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diversificada  e mais  numerosa  ordem  de  peixes,  na  qual  se  destaca  a  espécie 
Lutjanus jocu, por ser um importante recurso econômico da pesca artesanal, de 
pequeno  a médio  porte  no Brasil. Apesar  dos  importantes  avanços  da  ciência, 
existe ainda acentuada escassez de  informações sobre esta espécie em questão, 
principalmente  tratando­se  de  suportes  técnicos  científicos  para  estabelecer 
programas  de manejo  e  conservação. Neste  contexto,  este  trabalho  teve  como 
objetivo  caracterizar  geneticamente  a  estrutura  da  população  de Lutjanus  jocu 
utilizando  o  marcador  mitocondrial  da  região  hipervariável  D­loop  (região 
controle)  em  determinados  pontos  do  litoral  brasileiro.  Ao  todo  65  amostras 
tiveram  seu  DNA  extraído,  amplificado  e  sequenciado,  gerando  uma  fita 
consenso de 420 pb. O  índice Fst  de Wright  apresentado  foi  baixo  e positivo, 
variando  entre  0.023  e  0.076  (p  =  0.95).  As  análises  de  variância  molecular 
corroboram os valores encontrados pelo  índice de Fst, o qual apresentou valor 
baixo,  porém  positivo  (V=  1.387).  Tais  valores  indicam  que  houve  uma  leve 
diferenciação  genética  entre  as  populações,  evidenciada  pelas  árvores 
filogenéticas. Os valores  encontrados para os  testes de neutralidade de Tajima 
(Tajima,  1989)  e  Fu  (Fu,  1997)  foram  negativos  para  ambos  os  testes  (D  =  ­
0,9059  e  Fs  =  ­2.901;  P  >  0,05  respectivamente)  sugerindo  expansão 
populacional.  Estudos  genéticos  utilizando­se  marcadores  nucleares  são 







variation.  The  Perciformes  order  is  characterized  by  being  more  diverse  and 
more numerous, which stresses Lutjanus jocu, for being an important economic 
resource  of  industrial  fishing,  from  small  to medium  sized  in Brazil  . Despite 
major advances in science, there is acute shortage of information on this species 
in  question,  particularly  in  the  case  of  scientific  data  and  technical  support  to 
establish  management  and  conservation  programs.  In  this  context,  this  work 
aimed to characterize genetically the population structure of Lutjanus jocu using 
the mitochondrial marker D­loop hypervariable region (control region) at certain 





​​indicate that there  was  a  slight  genetic  differentiation  between  populations, 
evidenced  by  phylogenetic  trees.  The  values  ​​found for  tests  of  neutrality  of 
Tajima  (Tajima  1989)  and  Fu  (Fu,  1997) were  negative  for  both  tests  (D  =  ­
0.9059 and Fs = ­2901, P> 0.05 respectively) suggesting expansion population. 
Genetic  studies  using  nuclear  markers  are  needed  to  better  understand  the 
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8.500  km  de  área  costeira,  totalizando  3,5  milhões  de  km²  de  ZEE  (Zona 
Econômica Exclusiva), o qual se estende desde o Cabo Orange (5º N) até o Chuí 
(34º  S)  e  encontra­se,  em  sua maior  parte,  em  regiões  tropicais  e  subtropicais 
(CNIO, 1998). A Zona Econômica Exclusiva brasileira (ZEE) é uma importante 
área  de  endemismo  marinho  e  uma  área  prioritária  para  conservação  da 





atuais.  Peixes  não  representam  um  grupo  natural,  sendo  na  realidade  uma 
“escada”  ﬁlogenética,  constituída  pelos  peixes­bruxa  (Hyperotreti  ou Myxini), 
as  lampréias  (Hyperoartia ou Petromyzontoidea), os  tubarões, quimeras e  raias 
(Chondrichthyes),  os  peixes  com  nadadeiras  raiadas  (Actinopterygii),  os 
celacantos  (Actinistia)  e  os  peixes  pulmonados  (Dipnoi),  além  de  numerosos 
grupos  extintos  (Janvier,  1996). A  ordem Perciformes  se  caracteriza  por  ser  a 
mais diversificada entre todas as ordens de peixes e também por ser a com maior 
número  de  espécies  entre  os  vertebrados  (Nelson,  2006),  na  qual  se  destaca  a 
família  Lutjanidae,  com  inúmeras  espécies  consideradas  como  importantes 
recursos pesqueiros em toda sua área de ocorrência. 
I.I A família Lutjanidae





e  três  gêneros  monotípicos,  Hoplopagrus,  Ocyurus  e  Rhomboplites  (Nelson, 
2006).  Apesar  do  elevado  número  de  espécies  e  sua  distribuição  em  todo  o 




Chow & Walsh,  1992;  Loftus,  1992),  o  que  levou  alguns  autores  a  propor  a 
sinonimização de Ocyurus com o género Lutjanus (Loftus, 1992; Clarke et al., 
1997).  São  popularmente  conhecidos  como  vermelhos,  pargos,  ciobas  ou 
caranhas. Os Lutjanídeos são caracterizados por apresentarem crescimento lento 
(K<1,5)  e  longevidade  média  a  alta  (vinte  a  trinta  anos)  o  que  torna  estas 
espécies  altamente  vulneráveis  à  sobrepesca  (Magalhães  et  al.,  2003).  Seus 
hábitos alimentares  são basicamente carnívoros e  se alimentam principalmente 
de peixes, crustáceos, moluscos e urocordatas pelágicos (Anderson, 2003).
Atualmente,  os  Lutjanídeos,  são  capturados  desde  águas  costeiras  até  a 
plataforma  externa,  bancos  e  ilhas  oceânicas  do  Nordeste,  apresentando 
comportamento  ontogenético  de  partição  de  habitat.  Juvenis menores  que  sete 




crescimento  lento,  e  são  extremamente  importantes  para  as  pescas  artesanais, 
pois  fornecem  um  recurso  alimentar  importante  para  os  países  em 
desenvolvimento (Russ & Alcala, 1989; Blaber et al., 2005).
 O gênero Lutjanus abriga 65 espécies (39 no Indopacífico, 9 no Pacífico 
oriental,  12  no  Atlântico  ocidental  e  5  no  Atlântico  oriental),  habitantes  de 






et  al,  2005).  A  espécie  em  questão,  L.  jocu,  conhecido  popularmente  como 
Dentão  (no  estado  do  Espírito  Santo),  é  amplamente  distribuído  nas  águas 
tropicais do Brasil e é um recurso importante na pesca artesanal, de pequeno a 
médio  porte. Ocorre  desde  a  costa  de Massachusetts, EUA até  a  costa  de São 






com  a  boca  fechada;  mancha  branca  triangular  no  rosto  abaixo  dos  olhos 










No  Brasil,  a  atividade  pesqueira  é  realizada  principalmente  por  duas 
formas  diferenciadas  de  produção:  a  produção  industrial  ­  representada  pela 
frota  pesqueira  chamada  “empresarial”,  e  a  produção  mercantil  simples  ­ 
representada  pelas  pescarias  comumente  denominadas  “artesanais”  ou  “de 
pequena  escala”  (Marrul­Filho,  2003;  Vasconcellos  et  al.,  2004).  Ambas  as 
formas  produtivas  são  quase  que  equivalentes  quanto  à  produção,  mas  as 
pequenas  pescarias  ainda  representam  o  maior  percentual  produzido  pela 
atividade de pesca extrativa marinha. A Food and Agriculture Organization of 
the  United  Nations  (FAO)  estima  que  o  setor  de  pequena  escala  envolva  um 
contingente  de  cerca  de  2  milhões  de  trabalhadores  no  país,  e,  segundo  o 




A  pesca  artesanal  surgiu  da  falência  na  economia  dos  ciclos  cafeeiro  e 
açucareiro do Brasil Colônia e, também, devido à necessidade de exploração de 





país  possua  aproximadamente  600.000  pessoas  que  podem  ser  categorizadas 
como  pescadores  artesanais  (Diegues,  2008),  constituindo  uma  atividade 
principal  para  uma  expressiva  parcela  da  população  litorânea  (Cabral,  1997; 




pesqueiras  artesanais  no  país: mais  de  40%  da  pescaria  artesanal  no  país  está 
concentrado na região Nordeste (Diegues, 2008).
Dados  estatísticos  brasileiros  do  IBGE  e  IBAMA no  período  de  1960  a 
2009 (Figura 3) mostram uma tendência de crescimento de produção de pescado 
proveniente  do  mar  até  1985,  quando  atingiu  cerca  de  760.400  toneladas.  A 
partir de então, registrou­se um contínuo decréscimo, sendo que o total pescado 
foi de apenas 435.400 toneladas, uma queda de 57% na produção. Segundo Paez 
(1993)  e  Giulietti  &  Assumpção  (1995),  a  redução  na  produção  pesqueira 
marítima, por sua vez, se deve à sobrepesca de algumas espécies, à predação dos 
recursos  naturais  e  à  consequente  diminuição  dos  estoques.  Entre  os  anos  de 
1990  e  2002,  apesar  da  pequena  flutuação  de  índices,  a  produção  pesqueira 








pesca  extrativa  marinha  continuou  sendo  a  principal  fonte  de  produção  de 
pescado  nacional,  sendo  responsável  por  553.670,0  t  (38,7%  do  total  de 
pescado),  seguida  pela  aquicultura  continental  (544.490,0  t;  38,0%),  pesca 
extrativa continental  (249.600,2  t; 17,4%) e aquicultura marinha (84.214,3  t; ~ 
6%).  Em  2011,  a  região Nordeste  continuou  registrando  a maior  produção  de 
pescado  do  país,  com  454.216,9  t,  respondendo  por  31,7%  da  produção 
nacional. As regiões Sul, Norte, Sudeste e Centro­Oeste registraram 336.451,5 t 
(23,5%),  326.128,3  t  (22,8%),  226.233,2  t  (15,8%)  e  88.944,5  t  (6,2%), 
respectivamente (ICMBIO, 2011).





família  era  considerada  de  excelente  qualidade,  atingindo  elevado  valor 
comercial,  sendo,  portanto,  alvo  de  pescarias  em  várias  regiões  em  todo  o 
mundo  (Nelson,  1994,  Begossi  et  al.,  2011),  além  de  também  serem  muito 
procurados  pelos  pescadores  recreativos,  particularmente  na  região  do Caribe, 
incluindo o Golfo do México (Allen, 1985). 
Em um  estudo  sobre  o  impacto  da  pesca  nos  ecossistemas marinhos  no 
Brasil,  Freire  (2005)  apontou  que  as  pescarias  dirigidas  a  atuns,  lagostas, 
vermelhos, camarões e peixes demersais possuem alto valor como resultado de 
sua captura em massa ou a receita gerada por suas exportações, entretanto várias 
espécies  do  oceano  nordeste  brasileiro  estão  sendo  sobre­explorados 
(sobrepesca).  As  espécies  mais  suscetíveis  à  sobrepesca  são  aquelas  que 
apresentam  alto  valor  comercial,  maturam  tardiamente,  possuem  limitações 
geográficas  e/ou  recrutamento  esporádico  (Sadovy,  2000; Dulvy  et  al.,  2004), 
assim como o L. jocu. 
A sobrepesca provém da redução significativa do número de adultos e da 
captura  progressiva dos  indivíduos  juvenis,  o  que  compromete o  recrutamento 
nos  anos  posteriores  (Paes,  2002).    Esta  prática,  aliada  a  fatores  ambientais, 
podem influenciar  a diversidade genética e o tamanho das populações ao longo 
dos  oceanos,  tais  como  duração  do  período  larval  pelágico  e  estratégia  de 
reprodução das espécies, dinâmica das correntes oceânicas e eventos históricos 
(Shulman & Bermingham, 1995; Shulman, 1998; Barber et al., 2000;  Nelson et  
al.,  2000),    tais    como  a  série  de  períodos    glaciais    e  interglaciais  ocorridas 
durante o período Pleistoceno (Imbrie et al., 1992). Além disso, a sobrepesca é 
uma das três ameaças mais importantes para um ambiente recifal, uma vez que 
provoca  efeitos  negativos  dramáticos  e  duradouros  sobre  a  assembléia  de 
organismos  vivos  (Roberts,  1995;  Jennings  e  Lock,  1996). No mundo  todo,  a 
pressão  da  pesca  ao  longo  da  última  década  causou  uma  severa  redução  na 
18
abundância espécies de peixes recifais (Hawkins e Roberts, 2004), mudanças no 
seu  tamanho  características  de  composição  e  de  história  de  vida  (Roberts  e 
Polunin,  1993),  mudanças  na  estrutura  trófica  (Jennings  et  al.,    1995),  e 
interrupção de processos ecológicos importantes (Bellwood  et al., 2004).
I.III Biogeografia e genética populacional ­ Lutjanidae
O conceito  de  filogeografia  foi  introduzido por Avise et  al.  (1987)  para 
designar o estudo da distribuição da variabilidade genética de uma espécie em 
uma escala espacial e temporal e têm por objetivo revelar a história evolutiva de 
uma  linhagem,  correlacionando­a  com  sua  distribuição  geográfica,  através, 
principalmente, das diferenças entre sequências de DNA mitocondrial (mtDNA) 
(Avise,  2000). Análises  de  padrões  filogeográficos  permitem  a  verificação  de 
estruturação  genética  e  a  interpretação  das  possíveis  barreiras  ao  fluxo  gênico 
dentro  e  entre  as  espécies  (Eizirik  et  al.,  2001),  gerando  um  aumento  do 
conhecimento sobre os processos históricos biogeográficos.
A  composição de  espécies marinhas  apresenta  um alto  grau de  variação 
geográfica  com  diferenças  notáveis  entre  e  dentro  de  regiões  e  ao  longo  de 
gradientes latitudinais e longitudinais (Briggs, 1974; Bellwood & Hughes, 2001; 
Jones et al., 2002; Mora et al., 2003; Bellwood et al., 2005; Mora & Robertson, 
2005).  Estas  diferenças  ocorrem  principalmente  devido  aos  processos  que 
acontecem em escalas regionais e locais (Mora et al., 2003; Floeter et al., 2008). 
Dentro  dos  processos  regionais  que  podem  ser  reconhecidos  como 
importantes  na  variação  da  diversidade  de  espécies  estão  os  processos 
geográficos  como  a  formação  de  barreiras  (Mora  et  al.,  2003;  Robertson  & 
Cramer, 2009) e os eventos de radiação e diversificação evolutiva (Harrison & 
Cornell,  2008). Barreiras  físicas marinhas  podem  isolar  populações  e  fornecer 
pontos  de  partida  para  a  especiação,  como  evidenciado  por  estudos 
19





está  se  tornando  cada  vez  maior  (Powles  et  al.,  2000;  Dulvy  et  al.,  2003; 
Reynolds  et  al.,2005).  Estudos  demonstram que  a  biomassa  de  peixes  recifais 
cai  com  o  aumento  da  pressão  de  pesca,  e  que  as  diferenças  encontradas  em 
diferentes  ambientes  impactados  por  ameaças  antropogênicas,  como  a 
sobrepesca,  transformou  a  composição  da  assembléia  de  peixes  a  cobertura 
caralina (Hawkings and Roberts, 2003). 




fundos  arenosos  como habitats  adjacentes  para  concluírem  seus  ciclos  de vida 
(Vila Nova, 2010).
A extensa costa brasileira possui ambientes com características distintas, 
sendo  que  no  sudeste­sul  a  formação  dos  recifes  é  rochosa,  enquanto  que  no 
nordeste a formação de arenito possui uma diversidade na cobertura bentônica, 
incluindo corais e algas calcárias. Essa mudança na estrutura das comunidades 
recifais  (Maida  e  Ferreira,  1997;  Floeter  et  al.,  2001)  é  acompanhada  pela 
diferença  na  temperatura  mínima  da  água,  que  pode  ser  inferior  a    18°C  em 
certas épocas na porção sudeste­sul. 
Na costa brasileira,  a  temperatura da água é  estabelecida principalmente 
por  duas  correntes marinhas:  a Corrente  do Brasil,  vindo  do  norte  com  águas 
quentes, e a Corrente das Malvinas, vindo do sul com águas geladas. Santos et 
al. (2006) demonstram que apesar da capacidade de dispersão durante o período 
pelágico,  a  temperatura  das  diferentes  correntes marítimas  age  como principal 
20
barreira  entre  a  porção  nordeste  e  sudeste­sul,  e  apesar  de  espécimes  de 
Pescadinha  (Macrodon  nancylodon)  serem  morfologicamente  indistinguíveis 
entre essas regiões, dados moleculares separam claramente em grupos distintos.
Nos últimos  anos um considerável  aumento da  aplicação de marcadores 
moleculares  de DNA  tem  sido  observado  na  análise  de  problemas  relativos  à 
genética de populações e à sistemática. Diversas técnicas de biologia molecular 
desenvolvidas  estão  atualmente  disponíveis  para  a  detecção  de  variabilidade 
genética,  viabilizando  a  obtenção  de  um  número  praticamente  ilimitado  de 
marcadores  moleculares.  Esses  marcadores  permitem  a  verificação  tanto  de 
relações  filogenéticas  entre  espécies,  quanto  de  segregação  reprodutiva  entre 




se  marcadores  bioquímicos  e  moleculares,  tais  como  aloenzimas,  isoenzimas, 
RAPD  (“Randomly  Amplified  Polymorphic  DNA”  ­  polimorfismo  de  DNA 
amplificado ao acaso), SPAR (“Single Primer Amplification Reaction” – reação 
de  amplificação  com  primer  único),  RFLP  (“Restriction  Fragment  Lenght 
Polimorphism”  ­  polimorfismo  de  comprimento  de  fragmentos  de  restrição), 
AFLP  (“Amplified  Fragment  Length  Polymorphism’  ­  polimorfismo  de 
comprimento  de  fragmentos  amplificados),  VNTR  (“Variable  Number  Of 
Tandem Repeats” ­número variável de repetições em tandem – minissatélites) e 
STR (“Short Tandem Repeats – repetições curtas em tandem”) (Marques, 2002).
Estruturas  populacionais  de  Lutjanus  synagris,  por  exemplo,  foram 
avaliadas  em  águas  dos  EUA  por  Gold  et  al.(2011)  utilizando  marcadores 
microssatélites e mitochondriais (mtDNA) de amostras de quatro localidades do 
Caribe  e  de  uma  localidade  na  Flórida.  Diferenças  alélicas  e  genotípicas 
significativas  foram  encontradas,  além  de  significante  heterogeneidade  na 
distribuição  de  haplótipos  (mtDNA).  As  análises  de  comparações  par­a­par 
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revelou  que  os  peixes  da  Flórida  diferiram  significativamente  de  peixes  do 




A  identificação  de  estoques  pesqueiros  e  sua  variabilidade  genética  tem 
sido  realizada  de  forma  crescente  e  eficaz  pela  utilização  de  marcadores 
moleculares altamente polimórficos (Blaber et al., 2005) como de sequências  da 
região  D­loop,    também  conhecido  como  região  controle  do  mtDNA.  A 
descoberta  da  utilidade  do  DNA  mitocondrial  (mtDNA)  como  marcador 
molecular  no  final  da  década  de  70  (Avise  et  al.,  1979;  Brown  et  al.,  1979), 
produziu um grande impacto nos estudos moleculares de genética de populações 
e evolução. Esta região (Figura 4), por ter uma taxa evolutiva duas a cinco vezes 
mais  rápida  que  o  restante  do  genoma  mitocondrial  (Meyer,  1993),  fornece 
informações genéticas que permitem inferir relações entre  táxons próximos e a 






um outro  exemplar da  família Lutjanidae, o Ocyurus  chrysurus  (popularmente 
conhecido como Guaiúba) ao longo da costa oeste do Atlântico e as comparou 
com populações brasileiras afim de testar a hipótese nula de homogeneidade nas 
áreas.  As  análises  de  sequências  de  DNA  mitocondrial  (663  pb  da  região 






No  tocante  às  pesquisas  de  estruturação  genética  entre  espécies  de 
diferentes  áreas  amostrais,  duas  espécies  de  peixes  recifais,  Acanthurus 
chirurgus e Cephalopholis fulva tiveram suas populações analisadas por meio de 
eletroforese  de  isoenzimas,  entre  o  Atol  das  Rocas  e  Costa  do  Ceará.  A. 
chirurgus,  mais  conhecido  como  Cirurgião  apresenta  estoques  pesqueiros 
diferenciados  entre  as  duas  populações,  enquanto  que  o  mesmo  não  foi 
encontrado  para  as  populações  de  C.  fulva  que  apresentam  fluxo  gênico 
irrestrito.
Apesar da existência de alguns trabalhos, como teses e dissertações, além 
de  artigos  científicos  para  variadas  espécies  de  peixes  marinhos,  L.  jocu 
apresenta  escassa  informação  relativa  à  sua  caracterização  genética  na  costa 
brasileira. Além disso, ainda existe acentuada escassez de informações sobre os 




de  base  para  o  estabelecimento  de  políticas  de  proteção  a  esses  recursos 
genéticos.  Faz­se  necessária  uma  união  de  esforços  no  sentido  de  gerar 
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informações  genéticas  confiáveis  que  sirvam  de  base  para  futuros 
monitoramentos genéticos das populações (Hilsdorf et al, 2006)
II. OBJETIVOS
Caracterizar  geneticamente  a  estrutura  da  população  de  Lutjanus  jocu 
utilizando  o  marcador  mitocondrial  da  região  hipervariável  D­loop  (região 











                        As coletas foram realizadas em quatro diferentes estados brasileiros: 
Espírito Santo, Bahia, Paraíba e Pernambuco, conforme mostra a  figura 5. Em 
cada um deles, a coleta foi realizada em diferentes pontos conforme o número de 
desembarque  e  a  acessibilidade  ao  ponto  de  coleta.  No  ES  foram  realizadas 
coletas  em:  Guarapari  (­20.663776,­40.490248),  Aracruz  (­19.951866,­













Para  o  presente  estudo,  foram  coletadas  pequenas  partes  da  nadadeira 
caudal  e/ou  lateral  do  peixe.  Utilizou­se  tesoura,  pinça,  álcool  comum  para 
esterilização,  eppendorf  de 1,5µl  e  álcool  absoluto para  acondicionamento. As 
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coletas in situ foram realizadas em parceria com o Programa Meros do Espírito 
Santo,  utilizando­se  da  estrutura  e  logística  já  organizada  para  este  projeto. 
Foram realizadas diversas saídas a campo com o objetivo de coletar espécimes 









Após  a  coleta da  amostra,  os  espécimes  (Figura 7)  foram devolvidos  ao 
estuário de forma a não alterar a estrutura populacional do peixe e evitar o óbito. 









morfológicos  principais  para  tal  espécie,  especialmente  pela  mancha  branca 




em  eppendorfs  contendo  álcool  absoluto  e  numerados.  Após  a  coleta,  as 





possuem  equipamentos  para  pescas  demersais,  um  pescador  de  cada  uma  das 
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Para  a  extração  de DNA do  pedaço  da  amostra  de  nadadeira  caudal  foi 
utilizado  o  protocolo  desenvolvido  por David  Vieites  –  U.C.  Berkeley.  Após 
esterilização do local com álcool, o tecido foi cortado em cima de um Parafilm 
apoiado  em  uma  placa  de  petri,  com  auxílio  de  uma  pinça  e  um  bisturi  e 
colocado em um tubo de 1,5µL. A solução de lise foi adicionada aos tubos (410 
µL de buffer de extração + 80µL SDS 10% + 15µL proteinase K (20µ/µL). As 
amostras  foram  incubadas  à  55ºC  por  aproximadamente  2  horas  vortexando  a 
cada  meia  hora  até  a  digestão  total  do  tecido.  Centrifugou­se  as  amostras  a 
13.000 rpm por 5 minutos, transferindo o sobrenadante (líquido) para um novo 
tubo de 1,5µL e adicionando 180µL NaCl (5M). 
Após  inverter o  tubo 50 vezes para homogeneizar,  realizou­se uma nova 
centrifugação  a  13.000  rpm  por  5 minutos.  Transferiu­se  o  sobrenadante  para 
um  novo  tubo  (mantendo  em  um  bloco  resfriado)  e  adicionando  1.000µL  de 
isopropanol gelado, misturando gentilmente.  Centrifugou­se  à 13.000 rpm por 
7 minutos, descartando o sobrenadante e, logo em seguida, adicionando 250µL 
etanol  80%.  Após  inverter  50  vezes  para  misturar,  repetiu­se  este  último 
procedimento. Em seguida, as amostras foram centrifugadas à 13.000rpm por 7 





Para  a  realização  de  ambas  as  amplificações  de  DNA  foram  utilizados 
dois tipos de termociclador diferentes, ambos com o mesmo programa: PTC­100 





As  reações de PCR  (Polimerase Chain Reaction)  foram  feitas utilizando 
12.4µl H²0 Miliq, 3.5µl de Buffer 10x, 1µl de MgCl², 0.5µl de Dntp, 0.3µl de 
Primer, 1.0ŪI de Taq Polimerase, além de 1µl de DNA por amostra. O programa 
utilizado  para  a  amplificação  da  região  controle  foi:  desnaturação  térmica  de 
94°C  durante  3  minutos;  anelamento  à  94°C  durante  1  minuto;  50°C  por  1 
minuto,  seguido por 72°C durante 1 minuto, repetindo­se 35 vezes. A extensão 
durou 5 minutos à 72°C. Para a visualização das amostras após amplificação, um 
gel  de  agarose  foi  preparado  à  1.5% conforme orientação  do  fabricante. Após 
secagem do  gel,  as  amostras  foram pipetadas  no  gel  contendo  3µl  de  amostra 
para 1.5µl de corante Blue Juice (aliquotado conforme orientação do fabricante) 
e  foram  submetidas  à  corrente  elétrica  de  160  watts,  90  voltagem  e  60  mili 
amperagem  durante  45  minutos.  As  amostras  foram  então  colocadas  em  um 





Ao  todo,  125  amostras  tiveram  seu  DNA  extraído,  foram  submetidas  à 
reação de amplificação e de sequenciamento. Com o objetivo de analisar e editar 
as sequências, os programas GENEIOUS PRO 3.0.5 (Biomatters Ltd.) e foram 
utilizados  primeiramente.  Na  medida  em  que  as  amostras  tiveram  suas 
sequências  analisadas  e  confirmadas  mediante  a  visualização  do 
eletroferograma,  o  alinhamento das  sequências  foi  feito  utilizando o programa 




No  intuito  de  promover  a  divisão  das  amostras  em  sub­grupos,  o 
programa DnaSP (Rozas and Rozas,1999) foi utilizado. Este programa também 
promoveu  a  evidenciação  do  número  total  de  haplótipos  encontrados  e 
compartilhados  entre  os  sub­grupos.  A  expansão  populacional  também  foi 
investigada  através  da  distribuição  mismatch  com  base  nas  frequências  das 
diferenças par­a­par dos haplótipos (Rogers & Harpending, 1992). O programa 
estatístico  ARLEQUIN  3.5  (Excoffier  &  Lischer,  2010)  foi  utilizado  para  se 
calcular os índices de diversidade genética haplotípica e nucleotídica (h e π; Nei, 
1987)  e  a  diferenciação genética  entre  as  populações  a  partir  da  estimativa  de 




alta  diferenciação,  enquanto  que  valores  acima  de  0.25  representam 
diferenciação genética muito alta  (Wright, 1978). O  teste estatístico de análise 
de variância molecular AMOVA (Excoffier et al., 1992) foram implementadas   
através    do  mesmo  programa  para  verificar  possíveis  estruturações  entre  as 
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diferentes  regiões  geográficas  analisadas,  utilizando  para  isto  o  método  de 
Kimura2P (Weir, B.S. and Cockerham, C.C. 1984) de distância gênica. 
Foram  determinadas  também  as  análises  de  expansões  demográficas 
históricas  através  dos  testes  de  neutralidade  Fu's  Fs  (Fu,  1997)  e  Tajima's  D 
(Tajima,  1989),  tendo  como  base  10.000  permutações.  As  distâncias  entre  os 
haplótipos  foram  investigados  usando  o  programa  de  análise  median­joining 
(MJ)  (Bandelt  et  al.,  1995)  implementado  no  programa  NETWORK  v4.2.0.1 
(Fluxus Technology Ltd,  Suffolk,  Inglaterra,  2004­2006). A  fim de  evidenciar 
possíveis agrupamentos genéticos entre os indivíduos amostrados, utilizou­se o 
programa  MEGA4  (Tamura  et  al.,    2007)  para  verificar  a  porcentagem  de 
divergência genética entre as sequências e para a confecção de dois cladogramas 
de  similaridade  genética  utilizando  o  método  máxima  verossimilhança 
(maximum­likelihood estimation­MLE). A confiabilidade dos ramos foi testada 
pela  análise  de  bootstrap  utilizando  100  replicações.  Para  o  enraizamento  do 
primeiro  cladograma,  utilizou­se  uma  sequência  de  mtDNA  de  Lutjanus 




melhor  análise,  pois  se  tratam  de  estados  pequenos  e  muito  próximos 
geograficamente. Agrupando os dados desta forma, minimiza­se o risco de erros 
amostrais  por  localidade  por  conta  da  ampla  dispersão  larval  dos  peixes 
marinhos.  Dentre  as  amostras  analisadas  (Tabela  1),  a  região  amostral  do 
Espírito Santo contou com um N amostral de 31 indivíduos, a Bahia com 24 e a 
Paraíba  e Pernambuco  totalizaram 10  exemplares.   As  análises  nos  programas 
BioEdit  e  Geneious  geraram  uma  fita  consenso  de  410  pb  para  estudo  das 





LOCALIDADES BA PE E PB ES LOCALIDADES BA PE E PB ES
HAPLÓTIPOS 24 10 31 HAPLÓTIPOS 24 10 31
Hap_1 0 1 0 Hap_24 0 1 0
Hap_2 0 0 1 Hap_25 0 1 0
Hap_3 0 0 1 Hap_26 0 2 0
Hap_4 0 0 1 Hap_27 0 0 1
Hap_5 2 0 0 Hap_28 1 0 0
Hap_6 0 0 1 Hap_29 1 0 0
Hap_7 0 0 1 Hap_30 0 0 1
Hap_8 0 0 1 Hap_31 0 0 1
Hap_9 0 1 0 Hap_32 1 0 0
Hap_10 1 0 0 Hap_33 0 0 1
Hap_11 1 0 0 Hap_34 1 0 1
Hap_12 2 0 0 Hap_35 0 0 1
Hap_13 3 0 0 Hap_36 0 0 1
Hap_14 2 0 2 Hap_37 0 0 1
Hap_15 1 0 0 Hap_38 1 0 0
Hap_16 0 0 1 Hap_39 0 0 1
Hap_17 1 0 0 Hap_40 0 0 1
Hap_18 0 0 1 Hap_41 2 0 0
Hap_19 0 0 1 Hap_42 1 0 0
Hap_20 0 1 0 Hap_43 1 0 0
Hap_21 0 1 0 Hap_44 1 0 0
Hap_22 0 1 0 Hap_45 1 0 0
Hap_23 0 1 0
As amostras da Bahia apresentaram uma combinação de bases ATCG na 
respectiva  proporção: C:  16.88% T:  33.03% A:  38.03% G:  12.07%,  enquanto 
que  as  amostras  provenientes  da  Paraíba  e  de  Pernambuco  apresentaram  a 
proporção de C: 17.64% T: 32.21% A: 38.43% G: 11.71%. Já o Espírito Santo 






Tabela  2.    Características  moleculares  e  de  diversidade  genética  entre 
sequências da região controle da espécie Lutjanus jocu por localidade.
Localidades  N H Lp ts tv h π
ES 31 20 53 54 1 0,87 0,023
BA 24 18 37 36 3 0.97  0,025
PE e PB 10 9 36 28 8 0,97 0,029
TOTAL 65 45 126 118 12 0,96 0,026
N – número de indivíduos, H – número de haplótipos, Lp – número de loci polimórficos, ts – 
número  de  transições,  tv  –  número  de  transversões,  h  –  diversidade  haplotípica  e  π  – 
diversidade nucleotídica.
O  programa  Network  forneceu  uma  árvore  (Figura  8)  que  evidencia  a 
distribuição  espacial  dos  45  haplótipos  encontrados  nas  populações  de Dentão 
ao longo das regiões amostrais. Na figura abaixo, nota­se o compartilhamento de 
dois  haplótipos  entre  as  populações  da  Bahia  e  do  Espírito  Santo,  além  dos 
passos mutagênicos ocorridos entre amostras, evidenciado pelas distâncias entre 
nodos (pontos).




Os  testes  de  F  (Fu,  1997)  e  de  Tajima  (1989)  apresentaram  valores 
negativos em sua maior parte,  indicando expansão populacional, exceto para a 
população  da  Bahia,  a  qual  apresentou  valor  positivo  de  D  =  0.26176.    No 
entanto, como mostra a tabela abaixo (Tabela 3) os valores encontrados de p não 
foram significativos (p =0.446 em média) para todas as localidades.
Tabela  3.  Valores  dos  testes  de  neutralidade  para  Lutjanus  jocu  e  seus 
respectivos p. valores.













Localidade PE e PB BA ES
PE e PB ­­­­­­­­­ p = 0.018+­0.012 p = 0.000+­0.000
BA  0.02390  ­­­­­­­­ p = 0.000+­0.000
ES 0.07650    0.06748   ­­­­­­­­
Nível de significância (p<0,05).  
A  ausência  de  estruturação  populacional  sugerida  pelo  FST  não  foi 
claramente  validada  através  da  análise  de  variância molecular  (AMOVA).  As 







Fonte de variação  GL SD Variância Variação %
Intrapopulacional 2 66.153 1.387 20.25 %
Interpopulacional 62 338.768 5.463 79.75 %
Total 64 404.921 6.851 100 %
Fst = 0.20246 (p=0.95), GL = grau de liberdade, SD = soma dos quadrados.
A tabela abaixo evidencia os códigos utilizados para as amostras coletadas 
e  suas  respectivas  regiões  (Tabela 6). Logo em seguida,  são apresentados dois 
cladogramas,  os  quais  evidenciam  as  relações  filogenéticas  entre  todo  o  N 
amostral  (Figura  9  e  10);  e  entre  a  população  toda  e  um  grupo  controle 
(outgroup) ­ Lutjanus argentiventris.
Tabela 6: Amostras coletadas analisadas por região e seus respectivos códigos
CÓDIGO 236 237 239 240 241 244 245 246 291 294 B10
ESTADO PB PB PB PB PB PB PB PB PE PE ES
CÓDIGO B5 B6 B7 B8 B9 B12 B13 B14 B15 B16 B18
ESTADO ES ES ES ES ES ES ES ES ES ES ES
CÓDIGO B19 B20 B21 B22 B24 B25 C2 C5 C6 C10 C12
ESTADO ES ES ES ES ES ES ES ES ES ES ES
CÓDIGO C15 C16 C17 C19 C20 C21 C22 AB1 AB2 F14 F9
ESTADO ES ES ES ES ES ES ES BA BA BA BA
CÓDIGO G52 V1 V10 V11 V12 V13 V2 V3 V4 V5 V6
ESTADO BA BA BA BA BA BA BA BA BA BA BA
CÓDIGO V7 V8 V9 VV35 VV36 VV39 VV40 VV41












Dias  Junior,  realizado  em  2012  para  mesma  espécie  e  para  localidades 
semelhantes. Este fenômeno pode ser observado para outras espécies do mesmo 
gênero  como L.  argentimaculatus  (Ovenden & Street,  2003); L.  campechanus 
(Garber  et  al.,  2004);    L.  malabaricus  (Blader  et  al.,  2005);  L.  erythropterus 
(Zhang et al., 2006); L. purpureus (Gomes et al., 2008), e L. analis (Dias Junior, 
2012).  Gold  et  al.  (2012),  no  entanto,  encontrou  valores  de  diversidade 
haplotípica  e  nucleotídica  para  Lutjanus  synagris  considerados  baixos  para  a 
região do mar do Caribe americano (h = 0.65 e π = 0.0033) quando comparados 
com  este  e  outros  estudos  da  mesma  família  citados  anteriormente.  O  valor 
baixo  desses  índices  sugere  que  as  quedas  no  tamanho  efetivo  de  ambas  as 
populações  são  recentes,  apontando  para  programas  urgentes  de  gestão 
pesqueira.  Altos  valores  de  diversidade  haplotípica  e  nucleotídica  foram 
encontrados para espécimes de Cephalopholis  fulva ­ Serranidae (Silva, 2011). 
Esta  condição  parece  ser  compartilhada  pela  maioria  das  espécies  de  peixes 




O  índice  FST  de Wright  apresentado  foi  relativamente  baixo,  variando 
entre 0.023 e 0.076; (p=0.95), o que indica pouca diferenciação genética entre as 
regiões  amostrais.  As  análises  de  variância  molecular  corroboram  os  valores 
encontrados pelo índice de FST, o qual apresentou valor baixo, porém positivo 
(V= 1.387), ou  seja, pode­se  supor que as amostras da Paraíba e Pernambuco, 
diferiram  geneticamente  das  amostrada  Bahia  e  do  Espírito  Santo.  Estes 
resultados  apontam  para  duas  hipóteses:  (a)  existe  uma  leve  diferenciação 
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genética  entre  a  região  da  Bahia/Espírito  Santo  e  Paraíba/Pernambuco, 
sugerindo  a  ação  de  alguma  barreira  geográfica,  como  o  caso  da  plataforma 
continental  de Abrolhos;  (b)  o  número  de  espécimes  analisados,  ou  seja,  o N 
amostral  para  o  grupo  PB/PE  foi  pequeno  (N  =  10)  quando  comparado  aos 
demais,  tratando  por  assim,  subestimar  os  valores  encontrados  para  a  região. 
Esta  segunda  hipótese  é  mais  aceita  quando  comparamos  os  valores  de  FST 
(diferenciação  genética)  com  os  valores  encontrados  para  os  testes  de 
neutralidade  de  Tajima  (Tajima,  1989)  e  Fu  (Fu,  1997)  para  verificar  se  há 
desvio  do  equilíbrio  neutro  entre  as  populações.  Os  valores  negativos  para 
ambos os testes sugerem expansão populacional ou efeito carona (hitchhiking), 
ocasionado  provavelmente  pela  existência  e  ação  da  Corrente  do  Brasil  no 
sentido  sul  (Lumpkin & Garzoli,  2005)  abrangendo  vasta  área  de  distribuição 
desta  espécie,  facilitando  assim  o  fluxo  gênico  entre  as  populações  destas 
regiões.  Este  comportamento  encontrado,  típicos  de  L.jocu  para  o  Atlântico 
Ocidental, também foi observado por Blaber et al. (2005) para o Oceano Índico. 
O  estudo  verificou,  através  de  análises  estatísticas  e  dados  biológicos  que 




De  acordo  com  os  dados  resultantes  sobre  as  árvores  filogenéticas 
construídas a partir de  testes de máxima verossimilhança, ambas corroboram a 
ausência  de  qualquer  estruturação  populacional  para  a  espécie  e  presença  de 
fluxo  gênico  entre  elas.  Em  contrapartida,  pode  ser  observada  nitidamente  na 
figura  9,  que  os  sub­grupos  BA/ES  (os  quais  representados  por  códigos 
alfabéticos)  aparecem em diferentes  clados,  evidenciando uma mistura  gênica, 
enquanto  que  o  sub­grupo PB/PE  aparece,  em  sua  grande  parte,  em um clado 
separado (com exceção de três exemplares) e irmão de amostras provenientes de 
Conceição  da Barra. O  fato mais  interessante  é  que  tais  espécimes,  apesar  da 
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distância gênica indicada pela separação evidente do clado, se apresentam mais 
próximo  à  espécie  Lutjanus  argentiventris  do  que  as  outras  amostras.  Esta 
espécie  não  possui  ocorrência  no  Brasil,  mas  habita  água  do  oceano  Pacífico 
leste, desde o sul da Califórnia até o Peru. Ilha de Cocos e Ilhas Galápagos. Esta 




dos  clados  maiores  são  baixos,  sugerindo  mais  uma  vez  a  baixa  estruturação 
genética encontrada para tais populações, tornando assim, difícil a segmentação 
pelo programa em clados separados.
Apesar  de  os  grupos  amostrais  BA/ES  terem  apresentado  valores 
fortemente  negativos  nos  testes  de  neutralidade,  o  grupo  amostral  PB/PE 
apresentou  valores  fraco­negativos,  ou  seja,  valores  não  tão  expressivos  de 
expansão  populacional  como  pode  ser  evidenciado  pela  rede  de  haplótipos 
construída  com  base  em  distâncias  gênicas  e  passos  mutacionais.  Pode­se 
observar que, quando analisados os valores de Fst, os índices de neutralidade em 
conjunto com a rede de haplótipos, verifica que há a presença de fluxo gênico 
entre  os  grupos  amostrais  ao  passo  que  inexistem  haplótipos  compartilhados 
com  outros  subgrupos.  Gold  et  al.  (2010)  evidenciou  em  seu  trabalho 
divergências  claras  entre populações de L.synagris  para diferentes  estoques de 
peixe provenientes do Caribe e da Flórida, enquanto que Hawkings and Roberts 
(2003)  avaliou  os  impactos  gerados  pela  pesca  artesanal  na  região  Caribenha 
sobre  diferentes  populações  de  peixes  recifais.  Não  surpreende  o  fato  do 
resultado  de  seu  trabalho  apontar  que  as  ilhas  caribenhas  que  sofreram maior 
pressão da pesca artesanal mostraram divergências na assembléia de peixes e na 
composição  coralina  quando  comparadas  com  outras  menos  impactadas. 
Quando  somamos  estes  resultados,  a  baixos  valores  de  diversidade  genética 
encontrados  por  Gold  et  al.  (2010)  para  a  região,  conclui­se  que  locais  que 
40
sofrem  maior  pressão  de  pesca,  seja  ela  artesanal  ou  industrial,  estão  mais 
susceptíveis  à  efeitos  de  pressão  seletiva  sobre  as  espécies.  No  Brasil,  a 
diversidade de organismos associada a ambientes recifais encontra­se ameaçada 
pela degradação de habitats através da poluição, assoreamento, industrialização 




Ocidental  no  âmbito  da  caracterização  genética  por  meio  de  marcador 
mitocondrial  (Dias  Junior,  2011).  Com  isso,  sugere­se  a  elaboração  de  outros 
projetos  de  pesquisa  que  visem à  caracterização desta  espécie  a  nível  nuclear, 
assim  como  trabalhos  com marcadores  microssatélites.  Além  de  promoverem 
um  conhecimento  mais  íntimo  e  uma  melhor  caracterização  genética  desses 
exemplares,  os  estudos  nucleares  promovem  a  identificação  e  seleção  de 
estoques genéticos e melhores matrizes para reprodução, o que pode ser usado 
em técnicas de cultivo. 
Sendo  a  variabilidade  genética  o  atributo  mais  importante  em  uma 
população e constitui o material sobre o qual a seleção natural age, supõe­se que 
uma população com variabilidade elevada terá maior possibilidade de enfrentar 




Em  ambiente  marinho,  a  produção  de  peixes  cultivados  é  considerada 
inexistente,  mesmo  tendo  o  Brasil  8500  km  de  costa  e  condições  climáticas 
favoráveis ao desenvolvimento da atividade (Cavalli, et al., 2011). No entanto, 
temos no Brasil um centro de pesquisas para cultivo de peixes marinhos desde 




400  peixes  reprodutores  da  família  dos  Lutjanídeos  (incluindo  L.jocu)  e  dos 
Centropomídeos (robalo). Além do desenvolvimento da tecnologia de cultivo de 




Diante  do  declínio  acentuado  dos  recursos  pesqueiros  nos  dias  de  hoje, 
sugere­se  substituir  a  demanda  de  pesca  por  demanda  de  cultivo.  Pesquisas 
como  as  do  CEAC,  entre  outras  de  caráter  genético­populacional  e 
filogeográfico  devem  ser  incentivadas  e  priorizadas  em prol  da  diminuição  da 
pressão de pesca a qual atinge não só o alvo da pescaria, mas todo o ecossistema 
marinho.  Paralelamente,  deve­se  incentivar  projetos  educacionais  em  todo  o 
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